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　　提要　综述了植物激素突变体的遗传分析 、植
物激素作用基因及其转基因技术和反义基因技术在
植物激素生物合成 、生理作用和作用机理研究上应
用的研究进展。
关键词　植物激素　基因　突变体　分子生物学
　　植物激素几乎参与了植物生长发育过程
中所有生理过程的调节:从细胞的生长分裂
和分化 ,到种子休眠 、果实发育 、性别分化和
衰老以及抗逆性等。自 1928年Went分离出
生长素以来 ,植物激素的研究一直很受重视 。
其核心课题是激素的生理作用和作用机理 ,
最终目的则是通过调节和改变植物体内激素
的水平 ,而实现人工控制各种作物的生长发
育 ,生产更多优质的农作物。近 30 年来 ,随
着各种理化分离分析技术的进展 ,精确地测
定了内源激素水平的变化 ,大大推动了植物
激素的研究 ,并积累了大量的基础资料。对
于激素在植物体内的作用已经有了尽管不完
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整但却比较准确的认识。但是 ,以往所采用
的外加激素及内源检测等方法常受到内外因
素的干扰 ,如流失 、吸收运转 、代谢等 ,往往难
以对目标组织中的激素活性及功能进行直接
分析 。在许多研究中 ,由于因果关系不明 ,也
无法确定某个激素与某个发育过程的直接关
系。近年来 ,分子生物学和遗传学的迅速发
展 ,给植物激素研究带来更为精确和更为实
用的技术 。如激素突变体的遗传分析[ 1] 、转
基因技术
[ 2]
、反义 RNA 技术
[ 3]
等的运用 ,对
了解植物激素的生物学特性发挥着重要的作
用。本文对近几年来植物激素的遗传学和分
子生物学研究进展做一综述。
1　激素突变体
　　利用激素突变体研究植物激素的合成 、
代谢 、生理作用和调节机理是近年来植物生
理学研究的重要进展之一 。突变体的好处
是:(1)其表型能提供激素在植物生理和发育
方面的直观信息;(2)可用于研究有关激素合
成及作用的内在生化机理;(3)在某些植物突
变体中 ,还可能分离和鉴别出与激素作用过
程相关的基因。目前在育种群体或诱变群体
中已鉴别出二大类的激素突变体。第一类是
激素缺失突变体 ,即合成型突变体 ,例如豌豆
和玉米的GAs缺失的矮生突变体和番茄中缺
失ABA的萎焉突变体 。第二类激素突变体
包括那些缺失一种或多种激素反应的突变 ,
即应答型突变体 ,例如横向地性的番茄突变
体(dgt)。与野生型相比 ,它对 IAA影响胚轴
伸长和乙烯合成上的效应不敏感。激素反应
敏感性突变体虽然已在许多植物种上发现 ,
但其生化原因尚未明确。
1.1　激素的生物合成　赤霉素是利用突变
体研究激素生物合成途径的最典型例子[ 4] 。
Phinney 等人对玉米矮生型突变体(GA缺失)
dwarf-1 、 dwarf-2 、 dwarf-3 、 dwarf-5 和 anther
ear-1的研究发现 ,这些突变位点分别控制了
牛儿焦磷酸(GGPP)转化为有活性 GA1 的
一系列反应。至今 ,在水稻 、芜菁 、番茄 、拟南
芥以及莴苣等植物中找到了相应的GAs合成
相关的突变体。在已查明的妨碍 GA1 合成的
12个突变体中 , 4个抑制 GA2 转换成 GA1 , 6
个在 牛儿基 牛儿焦磷酸和贝壳杉烯之间
有抑制作用 ,还有 2个抑制GA20醛的生成
[ 4] 。
编码 KSA 酶的 GA1 基因调控 GA 合成 ,具有
组织特异性 ,受发育过程调控[ 5] 。由于 GA
缺失突变体的大量发现 ,对于 GAs生物合成
途径的了解已经大为加深 。然而合成途径的
细胞定位 ,活性 GAs 的合成部位与作用部位
的关系等等问题仍然未能解决。
关于 ABA 的合成途径 , 过去有两种意
见:一种认为由法呢基焦磷酸环化和氧化直
接合成(即 C15途径);另一种看法认为 ABA
是通过类胡萝卜素(如叶黄素)断裂分解而间
接合成的(C40途径)。利用 ABA缺失突变体
的研究结果大都支持间接合成途径。例如 ,
玉米萌发突变体 vp-5 、w-3和 vp-7的类胡萝
卜素生物合成受到抑制 , ABA 含量水平较
低[ 6] 。番茄的 3个萎蔫突变体 flc 、sit 和 nrt ,
其植株体内ABA含量均低于野生型 ,且积累
类胡萝卜素的裂解产物 ,这些积累物在水分
胁迫时显著增加 ,并与野生型中 ABA 的积累
量相近 。业已证实 ,在番茄 、马铃薯 、豌豆 、拟
南芥 、蓝雪叶烟草和大麦等的缺失 ABA突变
体中 ,ABA合成途径是在 ABA醛氧化这一步
受到抑制 ,并积累反式(t)-ABA 醇的 。但是
由转座子变异获得的突变体 VP 14 ,其遗传位
点的缺失对ABA直接合成起关键作用 ,且在
番茄 ABA 缺失突变体中找到了其同源序
列[ 7] 。
关于生长素 、细胞分裂素及乙烯的缺失
突变体目前报道很少。也许这些激素合成途
径是由多基因控制其每一步反应 ,故单基因
突变不足以影响其产物的含量水平。也可能
缺失这些激素的突变是致命的 ,基因突变后
难以成活。
1.2　植物激素的作用机理
1.2.1　GA　有关激素在种子发育 、萌发和
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休眠中的调控作用 ,在拟南芥的 ABA 和 GA
突变体研究中得到了揭示 。拟南芥 GA 缺失
突变体 ga1 、ga2和 ga3都需外源 GA才能萌
发 ,但 GA 并非休眠的诱导因子。因为 ga1
种子发育过程休眠出现的时间与野生型相
同。可以认为种子发育中 ABA和 GA是在不
同时期起作用的 。ABA作用早 ,引起休眠;而
GA则是在后期刺激萌发所必需的。另外 ,打
破休眠的条件(如低温或热激等)可以通过增
加胚对 GA 的敏感性 , 使萌发得以进行
[ 8]
。
通过许多植物GA突变体的研究 ,已知 GA 对
种子萌发 、根发育 、芽生长 、开花 、性别分化的
作用 ,都与 GA 引导的植物细胞信号转导有
关
[ 9 ,10]
。
1.2.2　生长素　向性生长是器官两侧存在
不同生长速率所导致的结果。早期研究认
为 ,根的向地性生长是由于 IAA或 ABA不对
称分布所引起 ,然而 ABA 缺失的突变体中
(如拟南芥和番茄)表现出正常的根向地性 ,
表明ABA并非是向地性所必需的[ 18] 。相反 ,
几种植物的生长素反应性突变体的表型 ,都
证明生长素在根的向地生长中起着重要作
用。番茄横向性 dgt 突变体最初是因其茎没
有向顶生长特性而鉴别出来的 ,随后发现是
生长素抗性突变体。这种突变体的茎和根均
为横向生长 。最近从生化角度研究证实 , dgt
植物茎中生长素结合蛋白的水平较低[ 11] 。
拟南芥的生长素抗性突变体 axr1 、axr2 和
aux1都表现出缺乏根向地性 。axr1虽有完
整的向地反应 ,但比野生型缓慢得多 ,而 axr2
更为严重 ,其根完全失去了向地性反应 ,茎也
不能正常地定向 。除此之外 , axr1和 axr2都
具有一系列的形态缺陷 ,说明生长素调节生
长过程为野生型所必需。 aux1 突变是专化
的 ,除了根对生长素不敏感外 ,唯一的缺陷是
根向地性丧失 ,地上部在外形及生长习性上
均正常 。Marchant 等[ 12] 最新的研究结果表
明 , aux1基因通过调节生长素膜转运载体控
制生长素内流而与向地性生长有关 ,因此对
于根向地性来说可能存在一个专一的生长素
反应途径[ 12] 。另一编码 IAA3的 SHY2基因
也影响根的形成 、生长和向地性
[ 13]
。
有关生长素作用机理的研究大都集中在
生长素的原初反应上。烟草原生质体用生长
素处理后几秒钟 ,质膜上即产生了超极化 。
在离体培养系统中分离出具生长素抗性的突
变体 Rac-,其再生植株也是抗性的 ,并且属于
单显性突变 。由突变植株叶片形成的原生质
体诱导产生膜超极化需要比野生型原生质体
高出 10倍的生长素[ 14] 。这个试验证明膜的
超极化与生长素信息接受和传递反应有关 ,
而 Rac-突变影响生长素信息转导的原初反
应 。番茄 dgt 突变体也是生长素敏感性突变
体 。当用3H 标记的 IAA 叠氮衍生物处理野
生型番茄和西葫芦后 ,可从膜制备物中鉴别
出两种生长素结合蛋白 ,其 Mr分别为 42 000
和 44 000。竞争试验表明 ,这些蛋白与来源
于西葫芦质膜囊 IAA吸收载体相似。但在同
样处理的 dgt 番茄的膜制备物中 ,发现这些
蛋白只在根而不在茎中出现。这就证实了生
长素结合蛋白的重要性 。不过目前尚无证据
证实 dgt 位点就是编码这两种蛋白的基因 ,
但可能该位点间接地参与生长素结合蛋白
(ABPs)基因的调控
[ 14]
。生长素抗性突变体
AXR1研究表明 ,生长素的原初反应可能与一
个或几个核蛋白的 RUB的修饰有关[ 15] 。
1.2.3　ABA　ABA 被认为在植物抗逆境反
应中起作用 ,如干旱 、盐胁迫和冷冻。Heino
等[ 16]用拟南芥 ABA 缺失突变体 aba 研究了
ABA与冷驯化的关系 , aba 植株不能进行有
效的冷驯化 , 但可通过外源施加 ABA 来弥
补 。某些曾被认为参与冷驯化过程的 ABA
诱导蛋白却在冷冻处理的 aba 植株上达到正
常水平 ,这些蛋白虽可在冷处理或 ABA处理
植株上累积 ,却并不足以产生冷驯化效果 。
另一项研究揭示了 ABA 在损伤反应中的作
用 。当番茄或马铃薯遭到昆虫侵食时 ,会产
生两种蛋白酶抑制剂:PI-Ⅰ和PI-Ⅱ。这两种
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抑制蛋白的积累是由损伤诱导的 ,同时损伤
也使ABA水平提高。但用 ABA 处理后即使
没有受损伤 ,在野生型植株上也能积累 PI ,而
在ABA缺失突变体中 ,这些损伤诱导的抑制
蛋白不能积累。可见 ABA 对这种损伤反应
是必须的[ 17] 。ABA 也调控着一系列不同的
生理和发育过程 。其作用可能是通过一个反
应途径或通过几个独立的或相关的反应途
径。拟南芥的ABA抗性突变体(abi1 , abi2和
abi3)是在外源 ABA存在时对萌发种子选择
分离出来的。3种突变体均降低种子休眠 ,
但只有 abi1和 abi2会产生萎蔫 ,说明这两个
突变影响了 ABA的所有功能反应 ,而 abi3突
变只对种子产生影响 。通过分析 abi 突变体
中ABA引起的反应 ,包括幼苗生长的抑制 ,
脯氨酸累积 、ABA 调节的蛋白合成以及种子
储藏蛋白积累等 ,发现 abi1和 abi2影响了除
储存蛋白积累外的各种反应 ,而 abi3则减少
了种子储存蛋白的积累 ,并对ABA抑制幼苗
生长产生抗性 。双重突变体 abi1/abi3 对外
源ABA的敏感性比相应的单突变体大大减
少 ,相反 , abi1/ abi2的敏感性却并不比相应
的单突变体增加。这些结果都表明 abi1 和
abi2作用于同一个 ABA反应途径 ,而 abi3则
影响另一个反应途径
[ 18]
。玉米的胎萌突变
体(vp1)在种子成熟的许多方面包括发育中
止和花青素合成不起作用;其成熟植株外形
正常 ,暗示野生型 vp1基因的功能只在种子
上。这种植株上萌发的特性很可能是胚对
ABA敏感性降低的结果 ,但 vp1所表现的其
他方面则与 ABA作用无关 ,因 ABA缺失突变
体 vp2 、vp7 和 vp9都能正常地合成花青素 。
Hattori等人[ 19]采用转座子标签法克隆出 vp1
基因 ,通过分析 ,结果证实 vp1编码一个潜在
转译激活蛋白 ,此蛋白参与调控胚性成熟基
因 Em 。这个由 vp1编码的蛋白同时也调控
花青素调节位点 C1基因。最近 ,也已克隆
出 abi3基因 ,序列分析表明 , abi3 蛋白与 vp1
蛋白在 3个碱基顺序上相似
[ 20 ～ 22]
。这些进
展都将有助于深入研究 ABA 信息接受和传
递机理 。
1.2.4　乙烯 　利用拟南芥 3个对乙烯不敏
感的突变体(包括 etr , ein1-1和 ein2-1)的研
究表明 , etr和 ein1-1均为显性且位于同一染
色体上 ,推测可能是等位的。 Ein2-1 为隐
性 ,独立于上述两个位点。一系列的乙烯反
应 ,包括胚轴伸长的抑制 、刺激萌发作用 、诱
导叶绿素丧失和过氧化物累积等 ,在 etr 突变
体上都对乙烯不敏感;而且 ,乙烯在突变体叶
子的分布也低于野生型。 Etr基因位点可能
编码一个乙烯受体[ 23] 。由于许多植物逆境
反应都刺激乙烯合成 ,故乙烯也常被称作逆
境激素 。乙烯也能增强许多与防御相关基因
的表达[ 24] 。因此 ,乙烯可能在植物防护反应
中起着中心作用。不过在大多数情况下 ,乙
烯与植物防御反应的因果关系并不明确 。目
前已在拟南芥中分离出几个乙烯抗性突变
体 。可望通过对这些突变体的研究来阐明乙
烯在逆境和防护反应中的作用。
2　激素作用相关基因和转基因植物
　　随着分子生物学技术的发展和广泛地应
用于植物系统 ,尤其是农杆菌基因载体研究
的深入 ,转基因植物作为研究植物激素 ,并使
激素调控作物生长发育进入实用的强有力工
具 ,正日益显示出其优点。通过克隆与植物
激素的合成 、代谢及作用过程相关的基因 ,可
以在分子水平上阐明植物激素的生物学功
能 ,也有可能真正实现在分子水平上操纵植
物激素的调控作用 。目前已知许多细菌或真
菌能够合成和降解转化植物激素 ,而且某些
编码这些活性的基因也已克隆 ,这就使体外
控制条件下改变激素水平成为可能。这些克
隆与大批已经研究过的特定启动子(如组织
专一性 、发育专一性或外界条件专一性激发
的启动子)进行融合后转入植物体内 ,就可以
在某一特定组织或通过外界信号 ,来诱导合
成或控制合成有关的植物激素 ,还可以通过
反义 RNA技术使合成基因关闭。
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2.1　与植物激素合成与代谢过程有关的基
因　致癌农杆菌(Agrobacterium tumefacieus)和
发根农杆菌(A.rhizogenis)作为植物病原体是
合成植物激素生长素和细胞分裂素的必要条
件。编码这两个激素合成酶的基因位于整合
到植物基因组的农杆菌 DNA 区段(T-DNA)。
这些基因在植物组织中是活动的 ,并过量地
合成激素而导致冠瘿瘤的形成。在植物基因
组中尚未发现这些农杆菌基因的相同序列 。
用这些基因作探针来检测植物内源序列的许
多实验都未能成功。
冠瘿瘤中与 IAA 的合成有关的基因有
iaaM和 iaaH 。 IaaM 的产物为色氨酸单加氧
酶 ,它将色氨酸转化为吲哚-3-乙胺(IAM)。
IAM再通过吲哚胺水解酶(IAAH ,由 iaaH 基
因编码)转化为 IAA 。其中 IAM 并不是植物
体内生长素合成的天然中间体。在转化组织
中 , iaaM 的表达仅仅导致 IAM的积累而不影
响 IAA的水平 。如果采用强启动子 ,如花椰
菜花叶病毒(CaMV)19S 或 35S 启动子 ,则过
量的 IAM 可使 IAA 水平提高。在这种情况
下 , IAM通过化学水解作用或非专一性的氨
基水解酶作用转化为 IAA 。19S/ iaaM 嵌合基
因在矮牵牛或烟草中的表达可使游离 IAA 水
平增加 10倍。但 iaaH 基因的独立表达 ,无
论是用其自身启动子还是强启动子 ,对植物
都没有影响[ 25] 。
农杆菌 T-DNA 中与细胞分裂素合成有
关的基因有 ipt ,它编码异戊烯基转移酶 ,此
酶将异烯焦磷酸和 AMP 缩合产生异戊基
AMP(ipmp)。植物能把 imp 迅速转化为一系
列具有生物活性的细胞分裂素 ,特别是玉米
素的衍生物 。因此 ipmp 的合成很可能就是
细胞分裂素合成的限速步骤。将 ipt 自身或
与其他组成型的启动子(如 35S启动子)结合
转入烟草 、黄瓜 、向日葵 、马铃薯和石刁柏等
植物组织中 ,可明显促进芽的再生 ,细胞分裂
素合成也大量增加。但形成植株比较困难 ,
因为过量细胞分裂素抑制了根的形成 ,即使
采用弱启动子也无法再生根。用调控型启动
子 ,如 hsp70或组织专一性启动子 ,已取得再
生植株。例如 , 含 hsp/ ipt 的转基因烟草植
株 ,即使在没受到热激处理下 ,其细胞分裂素
水平也会提高 ,而热激处理使各种细胞分裂
素高达 100倍 。在形态上 ,转化植株比对照
矮小 ,侧芽较多 ,根系生长减慢;但植株的开
花 、花期及生殖过程没有显著变化[ 26 ,27] 。致
癌农杆菌中另一个与细胞分裂素有关的基因
是 tzs ,它与 ipt 同源且参与同样反应。此基
因位于 T-DNA 之外 , 在细菌中是活动的 ,据
推测其功能与细菌的宿主范围有关[ 28] 。
假单孢菌(Pseudomonas syringae PV)是一
种感染橄榄和齐墩果并形成冠瘿的微生物 。
和农杆菌一样 ,它也是通过合成 IAA而致瘤
的 ,它的生长素合成基因与农杆菌相似 ,不过
它还具有进一步修饰 IAA的基因 iaaL 。此基
因编码吲哚乙酸赖氨酸合成酶(IAAL)。用
35S 启动子和 iaaL 构建的嵌合基因转化烟
草 ,游离态的 IAA含量减少了 80%,同时 IAA
赖氨酸酯大量积累 。植株在形态上表现出侧
芽增多 、叶片皱缩 、维管发育受阻 、叶片中脉
缩短 ,根系不发达等特征 。与 19S/ iaaL 转化
的烟草进行杂交 ,后代植株中的吲哚乙酸含
量恢复到正常水平 ,虽然仍有吲哚乙酸赖氨
酸酯的积累 ,但植株形态也恢复正常。因此
iaaL基因是通过减少游离 IAA含量而影响植
株生长发育的
[ 29]
。
至今 ,激素合成代谢基因大都分离自微
生物 ,但近年来 ,在乙烯生物合成基因的研究
上却有很大的突破 , 即从反义 RNA 技术入
手 ,克隆出基因 ,再来研究其表达产物 ,并分
离出酶这个思路充分证实了分子生物学工具
的有效性。在植物体内 ,乙烯是从 S-腺苷甲
硫氨酸并通过中间产物1-氨基环丙烷-1-羧酸
(ACC)而形成的。ACC 合酶的基因已从受伤
诱导的笋瓜 、激素处理的西葫芦和成熟苹果
中分离得到 。在西葫芦中还进一步分析了两
个ACC合成酶基因在染色体上的分布 ,发现
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它们位于一段长 17 000(Mr)区域内 ,其核苷
酸顺序在编码区的同源性为 97%,而在 5′和
3′端则仅为 50 %,表明存在不同的调控序列
和机理[ 32] 。这些 cDNA克隆在大肠杆菌中一
般能表达出有活性的酶蛋白 。在番茄中已克
隆出包括损伤诱导和果实成熟期的几种 ACC
合酶的 cDNA。将ACC 合酶的反义基因通过
农杆菌导入番茄后 ,乙烯的生物合成受到严
重抑制 。而将此转基因番茄自交获得的纯合
后代中乙烯合成可被抑制 99.5%
[ 30]
。
乙烯合成途径的最后一个酶———乙烯形
成酶(EFE),现已证实为 ACC 氧化酶[ 31] 。从
番茄分离的2个 ACC氧化酶 cDNA克隆和从
水蜜桃分离的 3个ACC氧化酶 cDNA 克隆都
具有很高的同源性 ,表明它是一个多基因家
族所编码[ 32] , 将其中 1个 cDNApTom13以反
义基因形式再转入番茄中 ,得到了乙烯合成
受到严重抑制的转基因番茄
[ 33]
。
2.2　转基因植物　以往的研究已明确生长
素与细胞分裂素在顶端优势上的关系 ,即高
水平的生长素抑制侧芽生长 ,而高含量的细
胞分裂素刺激侧芽生长 ,顶端优势正是由于
生长素/细胞分裂素含量比较高而引起的 。
这在转基因植物中得到了有力的证明。过量
表达的 iaaM基因在矮牵牛中引起了完全的
顶端优势 ,而过量表达 ipt基因的植株则表现
极微的顶端优势 。导入并表达 iaaL 基因的
烟草植株也表现出与 ipt 传导的植物相似的
结果。因此在许多生理过程中 ,不同激素之
间的相互关系也起着重要的调节作用。植物
激素的作用机理一直是植物激素研究的核心
问题。一般认为植物激素是通过与专一性受
体结合而激发细胞上的信息传递系统。在这
方面研究得比较多的是乙烯和生长素结合蛋
白(ABPs)。
2.2.1　生长素　目前已在几个单子叶和双
子叶植物的细胞组分中发现 ABP ,这些组分
包括内质网膜液泡和质膜 ,几种 ABP 蛋白也
已纯化
[ 34]
。其中 , 从玉米胚芽鞘分离的
ABP1研究得较多 ,其一级结构根据 cDNA顺
序推测而来 。这个位于内质网上的玉米生长
素结合蛋白(Zm-Erabp1)在 N 末端具有一个
疏水的信息序列 , C 末端则含有与蛋白质从
微体进入内质网囊腔的一段信号短肽
(KDEL),KDEL 为 4个氨基酸残基序列(Lys-
Asp-Glu-Leu)。
·
ABPs 蛋白对生长素具有很强
的亲合性 ,能被生长素诱导 ,组织对生长素的
敏感性与ABPs 有关 ,但目前尚没有直接证据
表明它们具有生长素受体功能
[ 14]
。转基因
实验指出 , Zm-ERabp1 基因的表达是发育控
制的[ 35] 。最近 ,从拟南芥中也分离出了与
Zm-ERabp1相似的基因 Ar-ERabp1 ,通过从基
因组 DNA 杂交图谱证明这是单拷贝基因 ,
RELP作图显示该基因位于拟南芥的第 4条
染色体上 ,与关敏色素反应突变体基因 hy4
相连[ 35 , 36] 。进一步的研究表明蛋白质激酶
的联级放大抑制生长素信号传导
[ 37]
。
2.2.2　ABA　另一个研究植物激素信息接
受和传递机理的途径是通过对激素不敏感
(抗性)突变体基因的克隆和分析 ,找出这些
相关基因所编码的蛋白质或酶 ,以及影响这
些基因表达的因素。这方面的工作刚刚开
始 ,但正引起人们的兴趣 。拟南芥 ABA不敏
感突变体 abi1 、abi2和 abi3是研究比较详细
的激素反应性突变体之一。其中 abi3影响
种子发育过程但不影响蒸腾过程;而 abi1和
abi2则除了具有较低的种子休眠程度外 ,并
不影响种子发育 ,相反还具有强度蒸腾而产
生萎蔫的趋向。因此认为 ABI3基因产物主
要作用于种子发育 ,而 ABI1和 ABI2作用于
营养生长 。 ABI3 位点很可能是编码种子专
一性的 ABA 反应介导物的基因。 abi3基因
已被克隆[ 20] , 同时一系列 ABA 响应基因的
顺式 反 应元 件 和 反式 作 用因 子 的发
现[ 22 , 38 , 39]将有助于阐明 ABA信息接受和传
递的机理。
2.2.3　乙烯　乙烯的感受途径的研究近两
年也取得很大进展 。乙烯信号转导途径的遗
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传学 模型 为:ETO1 , ETO2 , ETO—ETR1—
CTR1—EIN2—EIN3—三重反应[ 40 ,41] 。其中
一些成分是蛋白激酶 ,如 ETR1 ,CTR1蛋白的
氨基酸序列与原核生物中双组分系统(two-
component system)的蛋白质超家族具有显著
的相似性 ,由具有传感作用结构域和反应调
节组分 ,这种结构为外界环境的变化提供非
常有效机制[ 42] 。EIN3 可能是一种转录因
子[ 43 ,44] 。拟南芥的 2 个顺式作用因 子
DREB1 、DREB2由干旱和低温诱导表达 ,结构
分析表明它们均含有1个DNA结合域和1个
乙烯应答区[ 45] 。
3　结束语
　　如上所述 ,由于遗传学与分子生物学理
论与技术的日益成熟 ,以及向植物生理学方
面的渗透 ,使得植物激素作用的研究进入了
一个新的阶段。这方面的研究成果在很短时
间里超过了过去几十年的研究。当然 ,新技
术的应用也存在着一定的局限性 ,但相信 ,通
过经典方法和现代技术的有机结合 ,将使人
们能够在不远的将来对植物激素的调控作
用 ,以及信息转导等机理有更深入和更广泛
的认识 。今后将可能在以下几个方面有所突
破:
(1)通过对植物激素突变体的遗传和分
子生物学操作 ,尽早克隆和分离 5大类激素
作用相关基因 ,或在植物体中寻找微生物中
已知激素作用相关基因的同源序列 。这是开
展植物激素作用研究的关键。
(2)植物激素作用分子机理的研究是当
前的热点 。一方面是以植物激素受体为起
点 ,性状形成为终点的细胞内信号转导途径
的研究 ,这是植物激素的细胞分子生物学的
内容;另一方面是以植物激素为第一信号 ,通
过作用相关基因结构与功能和表达调控的核
苷酸链的信号转导的研究 ,这是植物激素作
用的分子遗传学内容 。
(3)对转基因植物的研究 , 将缩短植物
激素在植物生长发育和抗逆中的作用与植物
激素调控农作物生长发育的应用之间的距
离 。
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